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Effects of 3 salt-tolerant plants on the chemical properties and microbial community structure of coastal
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Abstract：The aim of this study was to analyze the effects of salt-tolerant plants on the chemical properties and microbial community
structure of coastal saline soil and provide a scientific basis for vegetation restoration in saline soil. Plots with coastal saline soil were
planted with Sedum aizoon L., Sesbania cannabina（Retz.）Poir., and Taraxacum mongolicum Hand.-Mazz., and the control plot had only
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摘 要：为探讨耐盐植物种植对滨海盐土化学性质及微生物群落结构的影响，在滨海盐土环境下，以种植耐盐植物费菜（Sedum

aizoon L.）、田菁（Sesbania cannabina（Retz.）Poir.）、蒲公英（Taraxacum mongolicum Hand.-Mazz.）的样地和未种植植物的裸地土壤

（CK）为研究对象，采用土壤农化分析技术和磷脂脂肪酸（PLFA）生物标记法，对土壤化学性质、微生物群落结构及多样性进行分

析。结果表明，与裸地比较，种植植物样地土壤电导率和速效钾含量均显著下降，分别下降了 20.26%~57.21%和 23.42%~37.80%；

而有机质含量和有效磷含量显著升高，分别升高了 39.16%~53.01%和 106.48%~259.92%。种植植物样地土壤中PLFA种类明显增

加，微生物群落也有所改变，3个植物样地土壤中总PFLAs含量和革兰氏阴性菌、放线菌、AM真菌、真核生物、真菌PFLA含量显著

升高，分别升高 21.53%~103.32%、4.96%~63.37%、82.91%~222.72%、50.00%~160.25%、32.05%~268.59%、19.39%~454.77%；真菌/
细菌（F/B）PFLA含量也显著升高 1.00~6.50倍，而革兰氏阳性菌PFLA含量和革兰氏阳性菌/革兰氏阴性菌（G+/G-）PFLA含量却显

著下降，分别下降了 48.06%~57.78%和 59.77%~68.68%。此外，种植植物样地土壤微生物群落结构多样性也明显提高。研究表

明，种植费菜和蒲公英可以降低滨海盐土土壤电导率，有利于土壤有机质的积累，同时其促进多种微生物的繁殖，可有效改善滨

海盐土的微生态环境。
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土壤微生物是土壤生态系统的重要组成部分[1]，

不仅反映了土壤的生物性状，而且也是土壤有机质、

养分转化与循环的动力[2-3]，在土壤结构形成、土壤肥

力和营养元素转化、土壤微生态平衡保持、土壤环境

净化及生态修复等方面发挥着重要作用[4]，其群落结

构组成是衡量土壤肥力和质量的重要指标[5-6]。土壤

微生物对所处环境的变化十分敏感[7]，其群落结构和

多样性可以较早地反映土壤环境质量的变化，已被认

为是重要的生物学指标[8]。磷脂脂肪酸（Phospholipid
fatty acid，PLFA）是活体微生物细胞膜的恒定组分[9]，

也是表示微生物量的指标之一，因此特定菌群 PLFA
数量变化可反映原位土壤真菌、细菌等活体的生物量

与菌群结构[10]。PLFA技术是一种可定性和定量分析

微生物群落多样性的方法，近年来被广泛应用并取得

了大量成果[11-14]。

土壤微生物作为植物与土壤互作的重要纽带，其

群落结构除了受气候和地理环境等因素的影响外，植

被也是一个主要影响因素[15]。不同植物种类和种植

年限均会对土壤微生物种群结构产生一定影响，李欣

玫等[16]研究表明 5种荒漠植物根际土壤微生物群落

组成差异显著，并可用于检测不同荒漠植物根际微环

境土壤退化状况。凃月等[17]研究了广西会仙湿地不

同植物根际细菌群落结构及多样性，发现它们之间差

异很大。王娟英等[18]对不同连作年限的怀牛膝根际

土壤理化性质及微生物多样性进行了研究，结果发现

连作使有效磷、碱解氮和速效钾等含量上升，而且随

着连作年限增加，土壤中总PLFAs、细菌、革兰氏阴性

菌、真菌含量明显上升，微生物多样性增加。刘顺

等[19]研究表明，不同林龄的红心杉土壤微生物结构发

生了明显改变。另外，土壤的盐碱度也直接影响土壤

微生物的群落结构和组成，李新等[20]研究表明内蒙古

河套灌区不同盐碱程度地区土壤微生物主要以细菌

为主，但随着盐碱程度增加，细菌含量下降。张宁[21]

研究了盐碱地起垄对土壤微生态的影响，发现起垄对

细菌、放线菌影响效果显著。因此研究盐碱地不同植

物种植下土壤微生物群落结构特征，对了解盐碱地土

壤环境状况和质量变化具有重要意义。

滨海盐土是盐碱土的一种，盐分含量高，主要以

NaCl为主，土壤结构单一，有机质含量低，一般植物

难以在滨海盐土中正常生长。费菜（Sedum aizoon L.）
是一种景天科的功能型植物，田菁（Sesbania cannabi⁃

na（Retz.）Poir.）是一种豆科绿肥植物，蒲公英（Tarax⁃

acum mongolicum Hand.-Mazz.）是一种菊科的药食兼

用植物，三者都具有较好的耐盐性，前期试验发现，它

们在滨海盐土土壤种植可以降低土壤盐分[22-24]，改善

土壤结构，但是有关种植以上 3种耐盐植物对滨海盐

土微生物群落结构影响的研究还鲜有报道。本研究

利用PLFA法研究 3种耐盐植物种植下滨海盐土化学

性质及微生物群落结构的变化，通过主成分分析揭示

不同耐盐植物种植下土壤微生物群落结构特征，了解

滨海盐土土壤质量变化，以期为滨海盐土通过种植耐

盐植物实现生态恢复提供科学依据。

1 材料与方法

1.1 研究区概况

研究区位于河北省唐山市曹妃甸区天旭生态园

coastal saline soil. Soil agrochemical analysis technology and phospholipid fatty acid（PLFA）biomarker method were used to analyze the
chemical properties and microbial community structure and diversity of the coastal saline soil. Both electrical conductivity and available
potassium content of the coastal saline soil planted with the salt-tolerant plants decreased significantly by 20.26%~57.21% and 23.42%~
37.80%, respectively. However, soil organic matter and available phosphorus content increased significantly by 39.16%~53.01% and
106.48%~259.92%, respectively. The types of PLFA in the sample plots planted with the salt-tolerant plants increased significantly, and
the microbial community changed. The 3 sample plots planted with the salt-tolerant plants showed the PLFA content of gram-negative
bacteria（G-）, actinomycetes, AM fungi, eukaryotes, and fungi, and the total PLFAs increased by 4.96%~63.37%, 82.91%~222.72%,
50.00%~160.25%, 32.05%~268.59%, 19.39%~454.77%, and 21.53%~103.32%, respectively. The ratio of fungi to bacteria also increased
significantly by 1.00~6.50 times, whereas the content of gram-positive bacteria（G+）and ratio of G+ to G-（G+/G-）decreased significantly by
48.06%~57.78% and 59.77%~68.68%, respectively. In addition, the diversity of the soil microbial community in the sample plots with the
salt-tolerant plants increased significantly. Cultivation of Sedum aizoon L. and Taraxacum mongolicum Hand. - Mazz. can reduce the
electrical conductivity of coastal saline soil, facilitate the accumulation of soil organic matter, and stimulate the reproduction of a variety of
microorganisms, thereby effectively improving the micro-ecological environment of coastal saline soil.
Keywords：coastal saline soil; salt-tolerant plants; chemical properties; soil microorganism; community structure; phospholipid fatty acid

（PLFA）
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（118°33′40.82″E，39°09′39.35″N），属于北温带大陆

性季风气候，四季气候变化明显，具有明显的暖温带

半湿润季风气候特征，年平均气温 11.6 ℃，年平均降

水量 553.7 mm。土壤类型属于滨海盐土，主要盐分

组成以 NaCl为主。试验地土壤容重 1.63 g·cm-3，0~
20 cm土壤电导率为 1.76 mS·cm-1，pH为 7.58，有机质

12.06 g·kg-1，有效氮82 mg·kg-1，有效磷57 mg·kg-1，速

效钾220 mg·kg-1。

1.2 试验设计

植物种子或种苗均由河北省农林科学院滨海农

业研究所提供。为保证种植植物样地与裸地对照土

壤背景一致，在植物生长过程中未施加任何形式的肥

料和植物生长调节剂，且采用滴灌同时等量给水。

1.3 样品采集及主要指标测定

1.3.1 样品采集

于植物生长旺盛期（2018年 8月），按“S”形选取 5
个点，用土钻取 0~20 cm土层土壤，去除石子、根系及

动物残体，过 2 mm筛后混合均匀，一份用无菌封口袋

密封置于冰盒中带回实验室用于磷脂脂肪酸测定，一

份用封口袋密封用于土壤化学性质测定。

1.3.2 土壤微生物PLFAs测定及命名

土壤微生物 PLFAs 提取与测定主要参照 Bligh
等[25]的方法并稍作改进，取新鲜土壤 8.0 g，用提取液

（氯仿∶甲醇∶柠檬酸缓冲液体积比为 1∶2∶0.8）提取，

再分别用氯仿、丙酮和甲醇洗提，分离和萃取出磷脂，

之后与甲醇进行酯化反应形成脂肪酸甲酯，然后用

200 mL正己烷溶解，以C19脂肪酸甲酯作为内标物，利

用美国安捷伦科技有限公司的Agilent 7890B型气相

色谱仪进行分析，色谱柱为 Agilent 19091B-102 型，

检测器为氢火焰离子（FID），载气为氢气，谱仪工作

条件为：进样口温度 250 ℃，检测器温度 300 ℃，柱温

箱初始温度 190 ℃, 保持 0 min, 以 10 ℃·min-1升温至

285 ℃保持 0 min，以 60 ℃·min-1升温至 310 ℃保持 2
min，进样量为 2 μL。然后采用MIDI公司的 Sherlock
MIS6.2系统进行脂肪酸的鉴定。脂肪酸的命名参考

Frostagard等[26]的命名方法。根据前人报道的磷脂脂

肪酸的生物标记[19，27]，并结合MIDI软件系统自动识别

参考划分微生物类群（表1）。

1.3.3 土壤化学性质的测定

参照鲍士旦[28]的方法，土壤电导率测定时水土比

为 5∶1，土壤有机质含量采用重铬酸钾加热法，土壤

有效氮、有效磷和速效钾分别采用碱解扩散法、碳酸

氢钠法和乙酸铵萃取法测定。

1.4 数据分析与处理

1.4.1 土壤微生物多样性分析

土壤微生物多样性采用 Shannon-Wiener多样性

指数（H）、Margalef丰富度指数（SR）、Pielou均匀度指

数（J）表示，计算公式[20,29]如下：

Shannon-Wiener多样性指数（H）：

H=-∑Pi×lnPi （1）
其中Pi=Ni /N
Margalef丰富度指数（SR）：

SR=（S-1）/lnN （2）
Pielou均匀度指数（J）：

J=H/Hmax （3）
其中Hmax=lnS

式中：Ni为第 i种磷脂脂肪酸含量；N为每个样品所有

磷脂脂肪酸的含量总和；S为每个样品磷脂脂肪酸种

类数。

1.4.2 数据处理

采用 Excel 2010 软件进行数据统计；采用 SPSS
20.0 软件进行单因素方差分析（One-way ANOVA），

采用Canoco 4.5软件进行主成分分析并作图。

2 结果与分析

2.1 土壤化学性质

由表 2可知，与裸地比较，种植植物样地土壤电

导率和速效钾含量显著下降，电导率下降了 20.26%~
57.21%，有效钾含量下降了23.42%~37.80%；有效磷和

有机质含量显著提高，有效磷提高了106.48%~259.92%，

表1 土壤微生物种类的磷脂脂肪酸生物标记

Table 1 PLFA biomarker for soil microbes
微生物类型Microbe type

细菌Bacteria
革兰氏阳性菌Gram-positive bacteria
革兰氏阴性菌Gram-negative bacteria

真菌Fungi
放线菌Actinomycetes

磷脂脂肪酸生物标记PLFA biomarker
i14∶0; i15∶0; a15∶0; 15∶0; i16∶0; 16∶0; 16∶1ω7c; i17∶0; a17∶0; cy17∶0; 17∶0; 18∶1ω7c; 18∶0; i18∶0

i14∶0; i15∶0; a15∶0; i16∶0; i17∶0; a17∶0; i18∶0
16∶1ω7c; cy17∶0; 18∶1ω7c; 18∶1ω5c

16∶1ω5c; 18∶2ω6c; 18∶1ω9c; 18∶3ω3c
10Me16∶0; 10Me17∶0; 10Me18∶0
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有机质含量提高了 39.16%~53.01%；而有效氮含量变

化规律性不明显。3种植物样地中，费菜样地的土壤

电导率显著低于其余 2种植物，有效氮含量显著高于

其余 2种植物；蒲公英样地土壤有效磷含量最高，3种

植物样地的速效钾和有机质含量差异不显著。

2.2 土壤微生物群落结构及多样性

对种植耐盐植物及裸地处理下土壤微生物群落

PLFAs含量进行分析（表 3），结果表明：与裸地比较，3
个植物样地土壤中革兰氏阴性菌、放线菌、AM真菌、真

核生物、真菌PFLA含量和总PFLAs含量显著升高，分

别 升 高 4.96%~63.37%、82.91%~222.72%、50.00%~
160.25%、32.05%~268.59%、19.39%~454.77%、21.53%~
103.32%；真菌/细菌（F / B）PFLA 含量也显著升高

1.00~6.50倍。其中，革兰氏阴性菌、真菌和AM真菌

表现为蒲公英>费菜>田菁>裸地；放线菌和真核生物

表现为费菜>蒲公英>田菁>裸地；总 PFLAs大小依次

为费菜>田菁>蒲公英>裸地；AM真菌、真菌和真菌/细
菌 PFLA 含量在蒲公英样地中显著高于其余样地。

而植物样地土壤的革兰氏阳性菌 PFLA 含量却大幅

下降了 48.06%~57.78%，大小顺序依次为裸地>费菜>
蒲公英>田菁；革兰氏阳性菌/革兰氏阴性菌（G+/G-）

PFLA 含量也显著下降了 59.77%~68.68%，但 3 个植

物样地间差异不显著。

对表征土壤微生物群落多样性的 Shannon-Wie⁃
ner多样性指数（H）、丰富度指数（SR）、均匀度指数（J）

进行分析（表 4）可以看出，蒲公英样地多样性指数显

著高于裸地（P<0.05），增幅为22.26%；3个植物样地丰

富度指数均显著高于裸地（P<0.05），增幅为 20.89%~
36.31%。多样性指数表现为蒲公英>费菜≈田菁>裸
地，丰富度指数表现为费菜>田菁>蒲公英>裸地，4个

样地均匀度指数间没有显著差异。说明种植耐盐植

物后，土壤微生物种类明显增加，群落结构复杂化。

2.3 土壤微生物PLFA主成分分析

对 4个样地处理土壤微生物PLFA进行主成分分

析（图 1），结果表明：与土壤微生物PLFA组成相关的

2 个主成分累计贡献率达 96.3%，其中第一主成分

（PC1）和第二主成分（PC2）分别解释变量方差的

82.9%和 13.4%，对PC1起主要作用的微生物PLFA有

注：同行不同小写字母表示处理间差异显著（P<0.05）。下同。
Note：The different lowercase letters in a line indicate significant differences among treatments（P<0.05）. The same below.

土壤化学性质
Soil chemical properties

电导率Electric conductivity/（μS·cm-1）

有效氮Available nitrogen/（mg·kg-1）

有效磷Available phosphorus/（mg·kg-1）

速效钾Available potassium/（mg·kg-1）

有机质Organic matter/（g·kg-1）

费菜
Sedum aizoon L.
827.07±25.87d
114.89±6.13a
12.65±1.08b
79.45±2.17b
17.86±1.84a

田菁
Sesbania cannabina（Retz.）Poir.

1 541.23±37.26b
71.03±2.39b
10.51±1.04b
73.86±3.34b
17.59±2.30a

蒲公英
Taraxacum mongolicum Hand.-Mazz.

1 246.82±70.02c
54.42±2.27c
18.32±1.62a
90.93±1.63b
19.34±1.66a

裸地
The bare sample plot

1 932.83±28.79a
54.55±2.85c
5.09±0.64c

118.74±2.41a
12.64±2.31b

表2 不同处理样地土壤的化学性质

Table 2 Soil chemical properties under different treatments

表3 不同处理土壤微生物PLFA含量（nmol·g-1）

Table 3 Soil microbial PLFA content under different treatments（nmol·g-1）

微生物群落
Microbial community

革兰氏阳性菌Gram-positive bacteria（G+）

革兰氏阴性菌Gram-negative bacteria（G-）

放线菌Actinomycetes
AM真菌Arbuscular mycorrhizal fungi

真菌Fungi
真核生物Eukaryotes
总PFLAs Total PLFAs

G+/G-

真菌/细菌Fungi/Bacteria（F/B）

费菜
Sedum aizoon L.

63.50±3.18b
46.25±3.33b
35.50±2.03a
6.02±0.41b
5.62±0.46b
11.50±0.42a

303.38±10.93a
1.38±0.06b
0.05±0.00b

田菁
Sesbania cannabina（Retz.）Poir.

51.62±3.03b
37.00±2.41c
20.12±1.64c
6.00±0.40b
3.88±0.38c
4.12±0.32c

191.62±9.99b
1.40±0.15b
0.04±0.00c

蒲公英
Taraxacum mongolicum Hand.-Mazz.

62.84±3.57b
57.59±3.05a
25.37±2.01b
10.41±0.41a
18.03±0.57a
5.00±0.47b

181.34±8.23b
1.09±0.09b
0.15±0.01a

裸地
The bare sample plot

122.25±5.65a
35.25±2.95c
11.00±0.39d
4.00±0.38c
3.25±0.33c
3.12±0.36d

149.21±7.04c
3.48±0.33a
0.02±0.00d
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32 个，其中 14 个与其正相关，18 个与其负相关；对

PC2起主要作用的微生物 PLFA有 17个，1个与其正

相关，16个与其负相关，有的磷脂脂肪酸之间相关性

很大，几乎集中于一条射线。裸地与种植植物样地被

明显区分开，裸地位于 PC2轴的正向，种植植物样地

均位于 PC2 轴的负向，费菜样地和田菁样地均位于

PC1轴的负向，蒲公英样地位于 PC1轴的正向，说明

裸地与种植植物样地的土壤微生物 PLFA 组成存在

较大差异，蒲公英样地与费菜样地、田菁样地的土壤

微生物组成有一定差异，但费菜与田菁样地土壤微生

物相似性较高。因此，主成分分析结果也证明了种植

3种耐盐植物对土壤微生物群落有较大影响，不同植

物品种覆盖的土壤微生物组成也略有不同。

3 讨论

植物、土壤和微生物是相互作用的有机整体。土

壤微生物与地上植物息息相关，地上植物会直接或间

接地影响土壤微生物量、活动和组成，而土壤微生物

又会反过来影响地上植物生长。已有研究表明，植被

的类型、数量及种植年限显著影响土壤理化性质和微

生物群落结构[30-32]。本研究分析了种植 3种耐盐植物

对滨海盐土化学性质和微生物群落结构的影响，结果

表明，种植植物样地土壤电导率和速效钾含量显著下

降，有机质和有效磷含量却显著升高，微生物群落组

成也发生改变。这可能是种植植物后，土壤覆盖度

好，蒸发量小，而且耐盐植物的生长还可以有选择地

吸收一些盐离子，尤其是通过吸收较多钾离子来抵御

盐土环境胁迫，使得土壤电导率和速效钾含量下降；

另外植物凋落物归还土壤中，可以增加土壤有机质含

量，进而使土壤电导率降低，而有机质含量的增加又

为土壤微生物生长提供了充足的碳源，更利于多种微

生物的繁殖和活动，同时微生物的增加又可以促进土

壤有机质的分解和养分释放，使得土壤有效磷含量也

升高。因此种植耐盐植物能够对土壤性质改善、养分

积累和循环起到调节作用。

土壤微生物作为植物与土壤环境之间沟通的桥

梁，其必然受到植物和土壤性质的直接影响。与裸地

比较，本研究中种植植物土壤中革兰氏阴性菌、放线

多样性指标
Diversity index

H

SR
J

费菜
Sedum aizoon L.

2.87±0.18ab
9.46±0.56a
0.72±0.05a

田菁
Sesbania cannabina（Retz.）Poir.

2.87±0.10ab
9.29±0.41a
0.73±0.03a

蒲公英
Taraxacum mongolicum Hand.-Mazz.

3.13±0.11a
8.39±0.31b
0.83±0.03a

裸地
The bare sample plot

2.56±0.11b
6.94±0.31c
0.71±0.03a

表4 不同处理土壤微生物群落多样性

Table 4 Diversity of soil microbial community under different treatments

LD、FC、TJ、PGY分别代表裸地、费菜、田菁和蒲公英样地
LD, FC，TJ, PGY represent the bare sample plot, the sample plots planted with Sedum aizoon L., Sesbania cannabina（Retz.）Poir.,Taraxacum mongolicum

Hand.-Mazz., respectively
图1 不同处理土壤微生物PLFA主成分分析

Figure 1 PCA of soil microbial PLFA under different treatments

PC
2（1

3.4
%）

a11∶0

-1.5 0 1.5
PC1（82.9%）

1.0

0

-1.0

LD

16∶3 ω6c20∶0 10Me18∶019∶3 ω6c12∶0i17∶1 ω9a16∶0
16∶1 ω7c16∶019∶1 ω7ccy19∶0 24∶0

18∶1 ω9c FC23∶4 ω6c15∶4 ω3c15∶1 ω7c
a17∶0i22∶0
14∶019∶020∶0 22∶0

18∶3 ω6c
16∶1 ω9c

TJ
20∶1 ω9c

i17∶0
18∶1 ω7c24∶1 ω3c i14∶0

10Me 17∶0PGY 17∶1 ω7c20∶3 ω6c20∶4 ω6ccy17∶018∶1 ω9c18∶1 ω7c 18∶2 ω6c

10Me16∶0
16∶1 ω7c

16∶1 ω5c16∶1 ω9ci16∶0

15∶0 DMA
i15∶0

17∶1 ω8c
a15∶0cy19∶0
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菌、AM真菌及微生物总量均升高，这可能是植物根

系分泌物介导下，植物根际促生菌在土壤中富集的原

因。另外种植植物土壤中革兰氏阳性菌含量及G+/G-

显著降低，即细菌趋于向革兰氏阴性菌转变。这与王

娟英等[18]、余悦[33]的研究结果一致，可能由于 8月份采

样时为植物生长旺盛期，植物光合作用和生理代谢活

动加强，根系分泌物使土壤有机质增加，而且土壤覆

盖度好，环境湿润，更利于革兰氏阴性菌的生长。有

学者认为[34-36]革兰氏阴性菌类群对环境变化较敏感，

但在富营养条件下革兰氏阴性菌生长比革兰氏阳性

菌迅速。邢肖毅[37]研究表明，土壤中G+/G-比值越小，F/B
值越大，土壤肥力越高。而本研究中植物样地土壤

G+/G-降低，F/B增加，也说明了种植耐盐植物后土壤

养分逐渐增加，给微生物生长提供充足的碳源，更有

利于微生物的繁殖，同时微生物的增加又可以促进土

壤有机质的分解和养分释放，对土壤性质改善、养分

积累和循环起调节作用。

PLFA 技术已被广泛应用于土壤、堆肥样品、湖

泊、海洋沉积物等环境微生物群落结构的研究中，但

也存在不足之处，如对特异性微生物类群的鉴定不够

准确[38]，另外在磷脂脂肪酸鉴定过程中，尽管操作规范

严格，但实际操作过程中仍会出现一些偏差，这些因素

都会影响脂肪酸组成和含量的检测准确性[39]。为了更

全面、更深入地了解耐盐植物种植对土壤微生物群落

结构的影响，应结合高通量测序技术进行分析。

4 结论

（1）在滨海盐土环境下，种植费菜、田菁和蒲公英

3种耐盐植物，不仅可以降低滨海盐土土壤电导率，

提高有机质和有效磷含量，还能够增加土壤中革兰氏

阴性菌、放线菌、AM真菌、真核生物、真菌的数量，而

且能提高土壤微生物多样性，改善土壤微生态环境。

（2）费菜在降低滨海盐土土壤电导率方面效果明

显，蒲公英在提高土壤有机质、有效磷含量及微生物

群落多样性方面占优势。因此通过种植费菜和蒲公

英能够改良滨海盐土。

本研究结果为植物修复河北滨海盐土提供了理

论依据。
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